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RESUMO - A identificação de QTLs (Quantitative trait lócus) visa auxiliar os programas de 
melhoramento permitindo a seleção de características economicamente importantes. Neste trabalho a 
associação entre o marcador ILSTS011 do cromossomo 14 de bovinos e a característica peso ao 
nascimento (PN), foi investigada em uma população de 294 animais provenientes dos cruzamentos 
entre as raças Gir e Holandês, produzidos na Embrapa Gado de Leite. A genotipagem do marcador 
ILSTS011 foi feita através do sequenciador automático. Os resultados da análise de substituição de 
alelos deste marcador sobre PN sugerem efeito negativo de um alelo que originou-se nesta 
população da raça Gir. 
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ASSOCIATION BETWEEN MICROSATELlTE MARKER ILSTS011 WITH BIRTH WEIGHT lN 
CHROMOSOME 14 (BTA14) lN SOVINES 
ABSTRACT - The identification of QTLs aims to assist breeding programs allowing the selection of 
economically important characteristics. ln this work the association between the marker ILSTS011 of 
bovine chromosome 14 and the characteristic birth weight (PN) was investigated in a population of 
294 animais obtained from crossings between Gir and Holstein breeds, produced at Embrapa Gado 
de Leite. Genotyping of marker ILSTS011 was made through automatic DNA sequencer. The results 
of the analysis of alelle substitution of this marker on PN suggest negative effect of an alelle originated 
in the Gir breed in this population . 
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INTRODUÇÃO 
OS bovinos domésticos pertencem ao gênero 80S, onde a espécie 80S indicus é composta 
pelos bovinos provenientes da índia, denominados de zebuínos, e a espécie 80S taurus é composta 
pelos bovinos domésticos denominados de taurinos. Um aspecto interessante é o fato dos bovinos se 
reproduzirem entre si sem redução da sua fertilidade, que, do ponto de vista do melhoramento 
genético, permite a combinação de características de produção da segunda espécie e a rusticidade 
da primeira espécie. O componente genético de características de produção pode ser estudado 
através de um marcador molecular, que é definido como sendo todo e qualquer fenótipo molecular 
proveniente de um gene expresso ou de um segmento de DNA não codificante. Um marcador 
molecular só é definido como marcador genético se apresenta segregação mendeliana. Exemplos de 
marcadores genéticos são os polimorfismos de fragmentos de restrição (RFLP), polimorfismo de DNA 
amplificado randomicamente (RAPD), polimorfismo de nucleotídeo único (SNP) e marcadores 
baseados em seqüências de DNA repetitivo, como os microssatélites. O polimorfismo dos 
marcadores microssatélites baseia-se na variação do número de repetições, podendo ser analisado 
através da técnica de reação em cadeia da polimerase (PCR) e, como são altamente polimórficos e 
numerosos, são apropriados para o estudo de associação entre marcadores e locos que controlam 
características quantitativas. 
A detecção de QTLs (Quantitative Trait Locus) pode ser feita através da abordagem 
posicional, que se baseia nos estudos de ligação, onde as regiões cromossômicas que contém o 
QTL são saturadas através do uso de marcadores microssatélites até que o gene responsável pela 
variação fenotípica seja identificado. Entretanto o sucesso dessa estratégia depende de mapas de 
8 e 9 de julho de 2004- Pirassununga, SP 
V Simpósio da Sociedade Brasileira de Melhoramento Animal 
ligação, como os mapas genéticos de bovinos apresentados por Bishop et aI. (1994) e Kappes et aI. 
(1997) . 
A presença de QTLs no cromossomo 14 para características de produção de leite e de carne 
tem sido descrita na literatura. Recentemente dois genes com efeito sobre o metabolismo de lipidios 
foram mapeados na região centromérica do BTA14. Um alelo do gene da tiroglobulina (TG) foi 
identificado como tendo uma associação significativa sobre escore de marmoreio (Barendse, 1999). 
Um QTL para quantidade de gordura e porcentagem no leite foi mapeado em uma região similar do 
BTA 14 (Coppieters et aI. 1998) e uma mutação no gene diacilglicerol aciltransferase 1 (DGA T1) foi 
proposta como a causadora da variarão fenotipica atribuida à este QTL (Grisart et aI. 2002) . Farnir et 
aI. (2002) demonstraram que é possivel extrair informações a partir do desequilíbrio de ligação 
usando os mapas de densidade média disponiveis e descrevem uma forte evidência de que o QTL no 
BTA14 pode ser encontrado através da informação tanto da ligação como do desequilíbrio de ligação. 
Morris et aI. (2002) encontraram dois QTLs no BTA14 que foram significativamente ligados a uma 
série de caracteristicas de crescimento, tendo sido demonstrados efeitos aditivos entre os dois QTLs 
para ganho precoce de peso. Hetzel et aI. (1997) encontrou uma região significativa no cromossomo 
14 para duas características, peso ao nascimento e dos seis aos 12 meses. Embora haja algum efeito 
de relação parcial ou completa entre as características, os resultados indicam que há relativamente 
poucas regiões cromossômicas que são responsáveis por uma grande proporção da variação no 
crescimento observada nos cruzamentos. Devido a este fato, o objetivo deste trabalho foi investigar a 
associação entre a característica peso ao nascimento e o marcador microssatélite ILSTS011, situado 
em um intervalo ao qual estes QTLs acima relatados haviam sido mapeados. 
MATERIAL E MÉTODOS 
Para a realização do experimento, 294 animais F2 foram obtidos do cruzamento de animais 
das raças Gir e Holandesa, produzidos na Embrapa Gado de Leite. Amostras de sangue ou sêmen 
foram coletadas para a extração do DNA de todos os animais. O marcador foi escolhido de acordo 
com os mapas disponíveis, principalmente do mapa genético produzido pelo Painel de Referência 
Internacional de Bovinos (Barendse et aI., 1997). As amplificações foram feitas em um termociclador 
e seus produtos foram analisados no seqüenciador ABI Prism 3100 Avant (Applied Biosystems) . 
Depois de obter os dados genotípicos do marcador e os dados fenotípicos do peso ao nascimento, 
foi feita a análise de associação. 
Nesta análise de associação, observa-se que os efeitos de um gene sobre características 
quantitativas podem ser confundidos com efeitos genéticos não-aleatórios devido ao parentesco 
entre indivíduos, compartilhando determinado alelo. Desta forma, para estimar o efeito direto de cada 
alelo, os registros de PN foram analisados por meio de um modelo de substituição gênica, o qual 
considera o efeito aditivo de um alelo do marcador ILSTS011. Tal modelo pode ser representado 
matricialmente, como: y = Xh + Mm + Za + e , onde y = vetor de registro de produções; X e Z = 
matrizes incidência relativas aos efeitos fixos e aleatórios, respectivamente; e h, a e e = vetores de 
soluções para os efeitos fixos, genético aditivo e residual, respectivamente. Ainda considera-se, m o 
vetor incluindo os efeitos fixos de substituição gênica para diferentes alelos do marcador ILSTS011 
representados por coeficientes de regressão sendo que M = matriz contendo O, 1 ou 2, 
representando o número de cópias de determinado alelo do marcador ILSTS011 presente em cada 
indivíduo. Os efeitos de ano-estação de nascimento e sexo do animal foram assumidos como fixos e 
os efeitos genético aditivo e residual foram assumidos como aleatórios, tendo distribuição normal, 
médias iguais a zero e variâncias cr; e cr ~, respectivamente. 
Todas as análises foram realizadas por meio do PROC MIXED do sistema SAS (SAS, 2000), 
resultando em maior flexibilidade na modelagem não somente das médias, como também das 
covariâncias. 
RESULTADOS E DISCUSSÃO 
Incluindo-se o PN como variável dependente, obsrevou-se um efeito significativo a 5% para 
os genótipos de ILSTS011 (P:50,0168). As médias de PN em relação aos genótipos são observadas 
na Tabela 1. As médias dos genótipos que possuem o alelo 261 foram significativamente inferiores às 
dos demais genótipos (P<O,05). 
Para verificar se o alelo 261 contribuia para a diminuição das médias de PN nas progênies, 
foi feita uma análise de regressão, fixando o alelo 261 e o substituindo pelos alelos 266 e 268 (Tabela 
2). Nesta análise, foi obtido um efeito altamente significativo para a variável sexo (P<0,0001) e para a 
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substituição do alelo 261 pelo alelo 266 (P<O,0332), com estimativa de efeito de substituição de 1,23 
kg . Um efeito significativo a nivel de significância de 10% foi obtido na substituição do alelo 261 pelo 
alelo 268 (P<O,0505), onde a estimativa de efeito de substituição foi de 1,27 kg. A análise da origem 
do alelo 261 permitiu identificá-lo como sendo da raça Gir, que geralmente produzem bezerros mais 
leves ao nascer, se comparados aos animais da raça Holandesa, causando um efeito negativo nas 
médias das progênies. 
TABELA 1. Médias dos PN em relação aos genótipos observados no marcador ILSTS011 
Genótipos de ILSTS011 Médias de PN (± erro padrão) 
261261 29,09 (± 1,20)a 
261266 29,36 (± 1,01)a 
261268 28,60 (± O,87)a 
266266 31,59 (± 1,63)ab 
266268 30,32 (± O,90)ab 
268268 33,35 (± 1,49t 
Médias seguidas de letras diferentes na coluna diferem estatisticamente (P<O,05) 
TABELA 2. Análise de regressão utilizando grupos contemporâneos na substituição do alelo 261 
pelos alelos 266 e 268 
Efeito GL Valor de F P 
GC 10 0,61 0,80 
Sexo 1 22,74 <,0001 
G22 1 4,58 0,03 
G33 1 3,86 0,05 
CONCLUSÕES 
A associação entre o marcador ILSTS011 com peso ao nascimento pode refletir a presença 
de pelo menos um QTL afetando o desenvolvimento pré-natal de bovinos. As substituições do alelo 
261 pelos aleI os 266 e 268 foram significativas para o aumento das médias dos PN. Estudos 
posteriores serão realizados com o uso de mais marcadores moleculares nessa região avaliando-se 
outras características de produção para investigar a aplicação do marcador na seleção assistida por 
marcadores em programas melhoramento genético. 
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